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统计方法求系统树
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摘要: 提出比较 2 个字符序列的一个统计方法, 并将它用于细菌和古细菌的基因序列 ,得出的系统树显示

支持细菌和古细菌分为 2个大的类别.
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� � 地球上的生物, 尽管形态和生活方式千差万

别,但基本生化过程有着一致性, 分子生物学发展

起来以后又发现遗传密码是统一的,这使人们相信

生物有共同祖先[ 1] . 传统的根据形态比较作出的

分类可以给出演化过程的参考,化石研究也有助于

了解物种的亲缘关系.而分子生物学的发展, 特别

是核酸与蛋白数据的大量积累,使人们可以从分子

水平追溯亲缘关系[ 2] .

20世纪 70年代, Carl Woese 等在分子研究的

基础上提出原核生物分为 2个大的类别:细菌和古

细菌. 他建议把原核生物再分两界[ 3] . 后来分子系

统树的研究已涵盖了原核生物与真核生物的大部

分门类,并揭示出建立在表型比较方法上的系统树

所无法显示的物种之间的关系与进化规律[ 5] . 这

一研究引起很大争论,目前生物界有二界,三界,五

界,六界, 八界之争[ 6] .

目前的系统树构建中,比较特征(序列间的距离

的确定)主要用联配的打分方法.本文提出一种比较

2个基因序列的统计方法,用它分析细菌和古细菌.

1 � 统计方法

字母表: 字母表指 1 个集合, 它的每个元称为

字母.例如 � = { a , t , g, c} ,我们就称 �为4字母

的字母表.

字:指由字母表中的字母构成的给定长度的符

号串.若字母表有 t 个元.给定的长度为 l , 则长为

l 的字的种类数为 t
l
.

窗口和窗口字: 给定长度 l , 我们就得到长度

为 l 个单位的窗口.其中每个单位允许填入 1个字

符. 当所有单位都填满后.我们就得到 1个字.称为

窗口字.

窗口滑动:写出符号串 S ,给定长度 l 的窗口,

将这个窗口的第 1个单位与 S 的首字符对齐,第 2

个单位与 S 的第 2个字符对齐, ��, 第 l 个单位

与S 的第 l 个字符对齐,并把这些字符填入对应单

位中,这样就得到一个窗口字.下一步,将窗口的第

1个单位 S 与的第 2个字符对齐,第 2个单位与 S

的第 3个字符对齐, ��,第 l个单位与S 的第 l +

1个字符对齐, 并把这些字符填入对应单位中, 得

到另一个窗口字.这时称窗口滑动了 1个单位. 继

续滑动, 直到窗口的第 l 个单位与符号串的末字符

对齐,这时得到最后一个窗口字.

特征矩阵: 给定长度为 l , 由一个字符序列用

窗口滑动的办法可以得到一组窗口字.统计各不同

种类的窗口字可以得到1个2  t
l的矩阵W . W 的

第 1行记录这个字符序列中在窗口滑动地过程中

出现的不同种窗口字,第 2行记录对应窗口字的数

目. 称 W 为S 的关于 l 的特征矩阵.

不同物种的特征矩阵不同.预示可以用之分辨

序列.如果假定序列的相似性反映物种的发生学亲

近程度, 则比较序列就是比较物种.

对 2个特征矩阵进行比较,可得它们所对应的

序列之间的差异.称为距离. 距离 d ( l , t ) 定义为

d( l , t ) = D ( l , t ) / N ( l ) , ( 1)

N ( l ) 是归一化数, 大小为被比较的 2 个序列的窗

口字数的总和.它与 l 有关, 如 N 1 和 N 2分别为 2
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序列所含字母数,则

N ( l ) = N 1 + N 2- 2l + 2, (2)

D ( l , t ) 是 2个序列的差异的绝对数量

D ( l , t ) = !
t
l

i= 1

| n
1
i - n

2
i | , (3)

n
1
i表示序列1的特征矩阵的第 i种窗口字的数目,

n
2
i 表示序列 2的特征矩阵的同种窗口字的数目.

于是

d ( l ) =
1

N 1+ N 2 - 2l + 2 !
tl

i = 1
| n

1
i - n

2
i | , (4)

这个式子的意义是给定 l 时 2个序列的有差异的

窗口字占序列总窗口字数的比例, 显然是一个标度

不变量.可以作为衡量 2个序列差异的特征.

2 � 应 � 用

对 1组基因序列,可以利用上述方法两两求出

序列之间的距离, 得到距离矩阵. 然后可以作系统

树.用 EMBL[ 2]中的 29个物种的 16sRNA由最大

邻接方法[ 4]作图, 物种如下: 1. Aeropyrum pernix

T B1, 2. Aeropyrum pernix TB7, 3. Aeropy rum

pernix, 4. M . fervidus 16S rRNA, 5. M. thermoau�
totrophicum ( DELTA H) , 6. Methanococcus jan�
naschii, 7. Pyrococcus horikoshii, 8. S. solfataricus,

9. T . tenax, 10. Aquifex aeolicus, 11. B. burgdorferi

( 297 strain) , 12. Bacillus subtilis, 13. Bradyrhizobi�
um japonicum PRY65, 14. C. pneumoniae, 15. C. ul�
cerans, 16. Chlamydia t rachomat is, 17. Chlorobium

lim icola U dG 6002, 18. D. radiopugnans, 19. E. coli ,

20. Flavobacterium heparinum , 21. H. aurant iacus

16S, 22.H . influenzae 16S, 23. H . pylori, 24. M . gen�
italium, 25. M. pneumoniae, 26. Mycobacterium tu�
berculosis, 27. Ricket tsia prow azekii, 28. Thermoto�
ga marit ima, 29. Treponema pallidum.结果如图 1~

4.

其中 1至 9表示的物种来自古细菌,其余来自

细菌.又 1, 2, 3号物种选自同一物种的不同菌株.

从图上可以看出随 l 的增长显示出细菌与古细菌

明显的分别成团现象. l = 6时,古细菌虽已经大致

聚合,但物种从共同祖先的第一次分离却不发生在

细菌与古细菌之间( 17, 21, 23, 2, 25为一组, 其它

为一组) . l = 7以后, 我们发现物种从共同祖先的

第一次分离分离都发生在细菌与古细菌之间,说明

按统计比对的结果支持细菌与古细菌应该分两界.

另外我们还注意到 Aquifex aeolicus和 T hermotoga

marit ima总和古细菌关系密切, 这有两种解释, 一

是他们确实相近,二是由于达不到最大邻接方法所

要求物种数目而产生的误差所致.因为从理论上说

只有用全部的物种才能得到精确结果.

图 1 � l = 6 的系统树

F ig. 1 Phylog enetic tr ee with l = 6

图 2 � l= 7 的系统树

F ig. 2 Phylogenetic tree w ith l = 7
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图 3� l = 8的系统树

Fig . 3 Phylogenetic tree with l= 8

图 4� l= 9 的系统树

Fig . 4 Phy logenetic tree w ith l= 9

3 � 讨 � 论

从上面的分析可以看出这个方法只有在 l 被

适当选择时才有效, 过小和过大的 l 都将导致无法

分辨序列.关于 l 的取值范围的讨论是下一步的工

作.
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Phylogenetic analysis with a statistical method

WANG Hao
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Abstract: A new statist ical method to analyze symbolic sequences is proposed. The DNA sequences of

prokaryotes are analyzed. The phylogenetic analysis show s that Bacteria and Archaea are separated into two

g roups, w hich supports Carl Woese# s ∃ there kingdoms% theory .
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